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の整理（第 2 章），マイクロサテライトマーカーの開発（第 3 章），系統地理解析と集団遺伝解析（第
4 章），遺伝子多様度解析（第 5 章）を行い，遺伝子多様度解析を用いた各地個体群消滅予想の可能性
について検討した。最後に，アントクメと他の日本産カジメ属海藻との交雑体と思われる藻体が各地
で採集できたため，これついて形態と分子から解析を行い，アントクメと他のカジメ属との遺伝的交
流についても明らかにした（第 6 章）。 
アントクメは，東京都（伊豆大島），静岡県（平沢，仁科），三重県（早田浦），高知県（土佐清水），
鹿児島県（串木野，長島）および長崎県（野母崎，新三重，小値賀，原島）の各産地から 3〜30 個体
（計 277 個体）を採集した。九州西岸におけるアントクメの分布域北限は，1960 年頃は長崎県と野母






および観察値（He）は，それぞれ，3〜13，0.200〜0.683 および 0.258〜0.864 であった（60 藻体から算




サンプルを用い，ミトコンドリア DNA の nad3-16s 領域（1944 bp）を解析した。また，マイクロサテ




















定（長島，早田浦，伊豆大島および平沢）および縮小（新三重，野母崎）の 3 段階に分けられ，Fis と




三重県尾鷲湾で採取できた。そこで，ミトコンドリア DNA の atp8（246bp）と trnWI（242bp）の 2 領
域およびマイクロサテライトを用いて分子同定した。壱岐の藻体では，アントクメ，カジメ，クロメ
およびツルアラメが複雑に種間交雑していることが確認できた。また，尾鷲で採取した藻体ではアン
トクメとサガラメの種間交雑を確認できた。これまでの天然海域におけるコンブ類の交雑体の発見は，
形態同定によるものがほとんどで，染色体を計数したものが一例あるにすぎない。本研究では，天然
海域におけるコンブ類の交雑体を初めて塩基配列の比較により分子同定した。また，カジメ属海藻複
数種が同所的に生育する海域では，頻繁に種間の遺伝子交流が行われていると考えられるので，今後，
カジメ属における種の境界について再検討する必要がある。 
以上，本研究において遺伝子多様度，特に近交係数（Fis）は個体群の現状を示す指標となりえる可
能性が高いことが示された。今回の解析のように，遺伝子多様度と生育状況の比較を行うことにより
各地の藻場における消滅危険性を推測することにより，カゴや網を用いた食害防止やジーンバンク事
業などを通して具体的な効率のよい対応が可能となると考えられる。また，本種の南限である串木野
の個体群では Fis の値が低いため，消滅の危険性が高い可能性がある。さらに，系統地理解析と生育
状況の整理から，アントクメの分布域の北上は，長崎県北部の壱岐周辺のみで発生したと考えられ，
既往の知見と比べてごくわずかな距離であると推定された。コンブ類やホンダワラ類などの大型褐藻
類によって形成される藻場は，熱帯雨林に匹敵するほどの高い一次生産力を有するだけでなく，多種
多様な生物の棲処ともなるため，沿岸生態系に欠かせない存在である。近年，世界各地で藻場の衰退
や消失が深刻化し，衰退の過程や持続要因，藻場回復の手法について数々の研究が行われてきた。そ
の結果，藻場によっては回復の事例も報告されているが，衰退した藻場を回復させるには長期に及ぶ
多大な労力（潜水作業）が伴うため，現在も進行する藻場の減少全てに対応することは困難である。
もし，現存の藻場において消滅の危険性が予測できれば，予防対策も早期に始めることができる。一
般に，遺伝子多様度が高い個体群は環境変異や植食動物による食害など撹乱に強いことが陸上植物や
海産被子植物（アマモ類）などで示唆されており，海藻においても，遺伝子多様性が低下すると個体
群消滅の危険性が高くなると予想されるため，遺伝子多様度は，個体群（藻場）の健全性を評価する
指標となり得る。 
